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摘要  病毒是海洋中丰度最高的生物体, 其中绝大多数又为能够侵染细菌和古菌的噬菌体. 
它们在控制微生物死亡率、调节微生物群落结构与多样性、影响微食物网过程以及参与碳、
氮等元素的生物地球化学循环等方面扮演着重要的生态角色. 本文对近年来关于海洋细菌
与其病毒间相互关系的研究进行了概述, 并结合作者的工作对未来的研究进行展望.   



















1  海洋噬菌体的发现及其丰度大小 
噬菌体是一种以原核生物(包括细菌和古菌等)
为宿主的病毒类群 , 它最早发现于 1915 年 . 之后 , 
d’Herelle 在 1917 年又再次发现了这种能够裂解细菌






20 世纪 90 年代, 人们通过电子显微镜观察才发现海




量约 1030个. 著名的海洋病毒学专家 Suttle[4]曾就这个
庞大数量打了一个形象的比喻: “如果将海洋中的病毒
头尾相连排成一列, 那么这个队列的长度将比地球附
近的 60 个星系相互间的距离总和还要长”. 噬菌体在
海洋中无处不在, 可以说哪里有微生物出现, 哪里就
会伴有噬菌体的存在. 在表层海水中噬菌体的丰度约
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2  海洋噬菌体的基本特征及其分类 
在海洋中噬菌体具有极高的多样性 , 然而如果
从形态上对其分类, 并不是很多. 图 1 概括了目前已
经分离的海洋噬菌体的几种主要类型 . 大多数海洋
噬菌体具有头和尾结构的复合形态 , 核酸为线型双
链 DNA(dsDNA). 根据其尾部形态特征的不同, 可以








非常小 , 它们侵染宿主时 , 具有严格的宿主专一性, 
因此这类噬菌体较少能从海水中分离出来 . 长尾病











图 1  海洋噬菌体的 3 种主要形态类型  
(a) 肌病毒科; (b) 短尾病毒科; (c) 长尾病毒科. 标尺长度 
























量胞内的可溶性有机物 (DOM), 其中包括大量碳、 
氮、磷等含量丰富的核酸与蛋白质等, 这些物质可以
被其他细菌重新利用 , 从而使得细菌生产力和营养
物质又重新回到或保持在细菌水平 , 在“微食物环” 
中形成一个“病毒回路(viral shunt)”, 影响微食物网
过程, 促进碳、氮等元素在微生物间的循环[4]. 据报






明 , 光合作用所固定的碳的 6%~26% 经过“病毒回
























对 DMSP 的释放 , 在周围环境各种因子的作用下 , 
DMSP 较容易通过降解转变为挥发性硫化物二甲基
硫(DMS). DMS 不仅与酸雨、酸雾的形成有关, 而且
可形成云凝结核, 增加对太阳的反射, 因此对气候的
调节起重要作用[13].  
4  噬菌体调节微生物群落结构 
噬菌体对微生物的致死作用 , 不仅显著影响微
生物的丰度 , 而且还可以不同的方式使微生物种群
































移[1,13]. 一方面, 病毒裂解宿主时, 由于错误剪切使病
毒携带有部分宿主基因, 病毒基因组由于获得了宿主
基因而得到很大的修正, 这些携带有宿主基因的病毒





展, 增加微生物群落结构与功能的多样性.   
此外, 在病毒与细菌长期的“斗争”中, 宿主自身
也会利用某种机制改变自身基因 , 以抵抗病毒的侵




落结构与功能的多样性[19]. 例如, Middelboe 等人[20]
将一株海洋细菌 Cellulophaga baltica MM#3 与两株
能够感染该菌的噬菌体 ΦSM 和 ΦST 混在一起, 利用
连续培养装置培养 3 周, 即微生物群落几乎达到稳定
状态时, 发现其中的细菌组成发生了显著改变, 培养
液中的微生物群落变为以噬菌体 ΦST 抗性菌和即能
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一性感染 SAR11 细菌类群的噬菌体, SAR11 细菌在
分类上属于 α-变形菌纲, 这类细菌分布广、丰度大, 
是地球上最丰富的有机体之一 , 在表层和深水中的












的迅速响应等特点, 决定了它们在 r, K选择连续体中









转移的基因与受体细胞中的原有基因进行整合 ,   
从而产生新的基因 , 为海洋细菌适应不同的海洋  
环境和面对新的自然选择压力提供了可能 [37,38]. 部
分前噬菌体进入溶菌周期后 , 能够在启动基因表达
的同时, 改变宿主的表型[36]. 另外, 在水平基因转移
的过程中, 细菌 DNA 获得噬菌体衣壳的保护, 免遭









分析. Jiang 和 Paul[41]通过数学模型推算出美国坦帕湾









度降低时无法完成其正常的酶催化作用 [42]. 另外 , 


















而实现多样化发展, 据估测每 100 L 海水中海洋噬菌
体的种类高达 5000 种[45]. 海洋噬菌体与宿主细菌在
相互作用的过程中互惠互利、共同进化[46]. Lindell 等







如, 在假单胞菌 Pseudomonas aeruginosa 中包含两
段噬菌体的尾部基因簇 , 可编码细胞产物 -细菌素 , 
有效杀菌或抑制其他细菌的生长 , 提高自身的生存
竞争力[49].  
7  海洋细菌抵抗噬菌体感染的机制 





成簇的间隔短回文重复防御 (clustered regularly in-
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位点, 从而阻止吸附. 最近, 本文作者亦对一株海洋






对细菌正常的吸附, 从而阻止了其进一步感染.  
噬菌体 DNA 注入阻挠, 是指噬菌体吸附到细菌
表面之后, 宿主细菌通过改变其细胞表面的通透性, 
使得噬菌体无法将其 DNA 注入到宿主体内, 从而无
法实现对宿主的进一步侵染. 目前关于噬菌体 DNA
注入阻挠的详细机制还不甚明确[10,18,54].  
当噬菌体 DNA 进入宿主胞内后, 细菌可启动限
制/修饰防御系统, 阻断噬菌体 DNA 整合到自身染色
体中. 限制/修饰系统由细菌胞内的限制性核酸内切
酶和甲基化酶共同组成, 具有限制外源 DNA、保护
自身 DNA 的作用[55]. 噬菌体 DNA 进入宿主胞内后, 
首先由限制性核酸内切酶识别噬菌体 DNA 的特异序
列, 并在识别位点或其周围进行切割, 随后由其他的




源 DNA 将被细菌当作自身的 DNA 进行修饰――甲
基化 , 反而受到宿主的保护 . 因此限制/修饰系统被
认为是功能最强大但同时也是最脆弱的防御系统[55]. 
另外 , 部分噬菌体则演化出对抗限制性核酸内切酶





























列. 当间隔序列与某种噬菌体的 DNA 序列较为相似
时, 该宿主菌既可表现出对该种噬菌体的抗性. 其抵
抗机制与真核生物中的 RNA 干扰较为相似[50,59].  
除了上述 5 种典型的抗感染机制之外, 最近有关
抗噬菌体感染的研究又有新成果 . 本文作者及其合
作者首次利用蛋白质组学技术对海洋玫瑰杆菌
DSS-3 及其抗噬菌体突变株 M1 进行细胞全蛋白差异
分析, 发现突变株胞内有 4 个蛋白发生某种碱性化修
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